Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 7379 1
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACAGTAGT GG = = = = = 5 = o m o o o o o o ot o o o o o o ot o ot o ot o o o ot o ot o o o o ot o ot o o o o ot oot o ot ot o o oot ot oo o oo oo oo ooomoom oo

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - === ===~ - - TACATTAACTCACCHITAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA T - - ART - G AGHTA
TAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA S SATTT ARTT G TEATTART--- - - - -
TTT ABABCT - BRAA TEAATATH--------

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~ -- -~ - - TACATTAACTCACC
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~ -- -~ - - TACATTAACTCACCHMTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGT GG = = = = = = = = = = = = mm e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e memmee oo - - - (OGN -~ - - - o o o e o e o e o e oo e oo e e o e o e o e e o
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGT GG - = = = = = = = = = = = = = = mmm e e m & e o e e e o e o e @ e @ e @ e @ e @ e @ e @ e m e @ e @ e @ e m e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e o
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - ---=--- - - TACATTAACTCACCITAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA -AIAIC—-GA AGGTGI.TI
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCT = == === === mm e e = - TACATTAACTCACCHMTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA ARMARTT--------- TEAATGT TT
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - = = = = = = = = = mmm e mm e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e memee oo - BN - - - - o e ettt i oo e o e e e e o
TGTTGGATT--- - - - CETWCBCcCcCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - = -« - - - - - - TACATTAACTCACC|TAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA TAAGTAT TT

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ -~ - - TACCTTAACTCACCITAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTARCA TAAGTAT T

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACAGTAGTGG - -~~~ - -~ - - TACCTTCACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCifjA-------- TAGATAT TT

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ -~ - - TACCTTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA TAAATA TT

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACAGTAGTGG - -~~~ -~ - - TACCTTCACTCACCHMTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCC T

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACAGIAGTGG ---------- TACCTTCACTCACCEMTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCC A_AI—— TT

AAAATAATAITITCTTIAIAIAATTTAATTATCTTITGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACAGTAGTGG
T ABA

AAAATAATA TCTT AATTTAATTATCT T TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACAGTAGTGG

TACCTTCACTCACCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCC]iA C - AT - -

-BABTAATARTRT T T TEANARE - - TTAATTATC- -[@TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG- - - - - - - - - - TACATTAACTCACC TAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTA&TIT
------- TARTHET T ARIA e e e eeeeeeeeeea-eo-----TACATTAACTCACCITAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
----- AAJThTITIA -«------------WTGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG- -~ -~ -----TACATTAACTCACCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTABCA
----- BT AERA TCT T TG TTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG- - - - - - - - - - TACATTAACTCACCITAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
---------- - —AATAATAITITTTT.G-ACI!— - - —A-T TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG----------TACATTAACTCACCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA

-------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACAGTAGTGG- - --------TACCTTCACTCACCETAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCIilAIM---- - -

----- AATABTRT T TG ABA I~ ~ 7 7ATH- -B8TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG- - - - - - - - - - TACATTAACTCACCETAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
AAAATAATARTETCTTIRRABABAAT TTAATTATCTTIMTGT TGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - - - - = - - - - TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTABCA
------- TR TEHCcT TR B ABA---------- - - - @ETGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG----------TACATTAACTCACC TAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAICA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ - -~ - - TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG = = = = = = = = = = = % = m % @ s & @ e & m e & @ m & @ m @@ e & f e & f e & f ot @ @ e & f e @ f e @ f e @ f e @ f e @ f ot @@t m ot e &t ot m ot e @ f ot df ot mm e e m e e memmdmmmameameameamem oo

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCHMTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA

---------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACAGTAGTGG- - --------TACCTTCACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCiAIlA

B TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - - - = - - - - - TACCTTAACTCACCHMTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA

-------------------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACAGTAGTGG- - - -------TACCTTCACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCiAIlA

----- AA=--c-emem oo AT - AT - TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - = - - - - - - - - TACATTAACTCACCETAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA

-AAATAATARTET CERARABAATTTAATTATC- - [ TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - = - - - - - - - - TACATTAACTCACCHMTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
---------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACAGTAGTGG- - --------TACCTTCACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCIiA

-A.A ----------------- .TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG ---------- TACATTAACTCACCHMTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA

---------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACAGTAGTGG - --=-------TACCTTCACTCACCIITAATGAACTGAGC - - == - - - o m e oo
TITTTT.G-A— -BraaTTATC- —1TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG ---------- TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACATEEIN
TRTT--------- ATTTE--------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - = = = = = = - - TACATTAACTCACCETAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCC

---------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACAGTAGTGG- - - - - - ----TACATTCACTCACCETAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCiAIlA

BBTGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - - - = - - - - - TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA

---------------------------------------- TGTTGJATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACAGTAGTGG
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG

________________________ TACCTTCACTCACC
_____ TACATTAACTCACC
SAAATAATACE TTAT T THCGCACTA - - - - - - - = = = = - - TACATTAACTCACC
- -AATAATA TACATTAACT[A
____________________ TACATTCACTCACC

TAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCC.A
TAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAICA

AIGIAIT. ........................

TAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCC.A

TACCTTCACTCACC TAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCC-A
BACATTAACTCACCETAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTAGTGG - - - - - - - - - - TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCC - = = = = = = = = = = = m = m e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e o
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGRGG- - - - - - - - - - TACATTAACTCACCHMTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA

------------------------------------------------------------------------------------------------- TACCTTCACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCTAACA
------------------ TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG----------TACATIIAACTCACCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
----------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG----------TACATIAACTCACCITAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG- -~ ----- - - TACATTAACTCACCEMITAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA

AAT - - -ATJJATC- -l TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG- = - - - - - - - - TACATTAACTCACCETAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA

------------------------------- TTETGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTAGTGG- - --------TACATTAACTCACCETAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA

------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG----------TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA

----- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAJCCTTAGTGG- - --------TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA

—AAATAATAITITTTT TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG- -~ ------ - TACCTTAACTCACCHMTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
T

TTTE--------

TCTT TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-=-=-=-=-=-=-=--- TACATTAACTCACCEHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGT = === === = = s s = s s m s o o m e o m e o o o o o e o o e o o o e o e m o o e o mm o o o o o m o o o o o e o o o o m e o o o o m s o o m o o m o m oo m o oo m oo m oo oo o -
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-=-=-=-=-=-=-=--- TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-=-=-=-=-=-=-=--- TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-=-=-=-=-=-=-=--- TACATTAACTCACCHRTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-=-=-=-=-=-=-=--- TACCTTAACTCACCHRTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGAITCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTIAGTGG —————————— TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-=-=-=-=-=-=-=--- TACATTAACTCACC TAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAAIA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-=-=-=-=-=-=-=--- TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAA.AGTAGTGG —————————— TACCTTCACTCACC TAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCITAACA
.TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG —————————— TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
———————————————————————————————————— TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACAGTAGTGG-=--=-------TACATTCACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
AA - TTAATTATCTT.TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG
AI —————————————— TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACIGTAGTGG
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-=-=-=-=-=-=-=--- TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-=-=-=-=-=-=-=--- TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-=-=-=-=-=-=-=--- TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-=-=-=-=-=-=-=--- TACATTAACTCACCHRTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-=-=-=-=-=-=-=--- TACATTAACTCACCHRTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-=-=-=-=-=-=-=--- TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTIAGTGG —————————— TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-=-=-=-=-=-=-=--- TACATTAACTCACCHRTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
————————————————————————————— TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-=---------TACATTAACTCACCHTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA







i fm_1.bed 0 0_n.bed g 1.bed fm 2.bed 0 0 belnfa ainfa clfa After TEtrimmer 7379 bp

size: 7379bp; fragments: 2118; full length: 13 (>=6641.1bp)
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size: 7682bp; fragments: 2121; full length: 5 (>=6913.8bp)
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TE: Itr_1 family 517
size: 4163bp; fragments: 5559; full length: 0 (>=3746.7bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot

Bl ORFs
B PFAM domains

ORF3

ORF1 ORF2

DUF1759

)

500 1000 1500 2000 2500 3000 3500 4000




[E consensus before TEtrimmer (bp)

4000

3500

3000

2500

2000

1500

1000

500

Dotplot

(windowsize = 25, threshold = 50.00 09/10/25)

; A ‘ 4 T, 7 4
L . ’ 7,0, . ‘. 4 7 LS%
7’ 7, ’ 4
;7 {,/////// ’ 4 , s s /o v
¢’ 7’ s v V Vs Vs s 4
’
LA AV N A 4 7’ ’
’,
7’ 7 ’
/ 7/
’ ’ 4 ’
’ , ’
44 4 V4 Vs ’ 4
, , , ’ / ‘., ‘ w
’ VRV
/
’
i 7 s, 7,7
, ‘ ., ’ ’ 7 , .y ///
, V44 ’ P ’ , 7/ 77
‘s P 4 2. 2 s .
4 '
v’
’, Y ¥4 2 ts Vs 2y t, 27 ’ 7 y 7 , 7’ ’ 7
’
’ ’
4 , P 7 , 7/ ’,
’ /s s ’ 4 s s
s . 4 4 2. 4 , P , ’ A
7 ’ 7’ ,
, 4 ‘
, /7 7’
Y ’ P ’, ’,
7 7 ’
4
, ’ ’ s
’
vz 7 ’
’
’
4 7
’
’ 7 4 . , 7’ 14 , 4
,
7 ’ s 7 , ’
. . v 7
’ ’
4 ’ ” 4 4
7/ 7’ 2 ’
, , s Va y ’ , 7 4y, ,/, , ,, , 7/ // 7’
rs w?’ 77 s 7 ’
, ’ ‘ 4 ‘ i s , , / ;.
’, P ’
, ’ ’ v 7, RSl 7y . , 7 ’ 7 7
7 ’ 77 + ’
, , s, .o, /7 7, ”°, , , v , / /’ ,
P , w?’ 7 7 V2 ’
, s . ’ , 4 ’ ’ ’ 7 Vs 7’
7 ’ 2, ’
s P , ’m 7 /’ P , / 7
’
/ . /7 ’ /
e s v /7 V4 v’ ” P , b 2y 4
’, ’
’ ’
7’ ’ /7 ’ /
/ V4 YR 4 774 y 4
’
77 77 , s 7, 7 /7 s 7 ’ /: 4 y
/ 7 /7 7

2000 3000 4000 5000 6000

TE consensus after TEtrimmer (bp)




